








































































Abstrak.	 Virus	 SARS-CoV-2	 yang	 merupakan	 penyebab	 pandemi	 COVID-19	 sejak	
akhir	 tahun	 2019	 telah	 mengalami	 banyak	 mutasi	 yang	 memunculkan	 beberapa	
variants	 of	 concern	 (VOC)	 dengan	 penularan,	 virulensi,	 dan	 kemampuan	
menghindari	sistem	imun	yang	lebih	tinggi	daripada	varian	awal	(wild-type).	Hingga	




melakukan	 literature	 review	mengenai	 VOC	 dari	 virus	 SARS-CoV-2	 terkait	mutasi	
yang	 terjadi	 dan	 dampaknya	 pada	 proses	 pengikatan	 virus.	 Untuk	 mendapatkan	





Pada	 umumnya	 semua	 virus	 berevolusi	 dan	
bermutasi	 sepanjang	waktu	 (Duffy,	 2018)	 termasuk	 Virus	
severe	 acute	 respiratory	 syndrome	 (SARS-CoV-2)	 yang	
merupakan	penyebab	pandemi	COVID-19.	Sejak	munculnya	
pertama	 kali	 di	 Wuhan	 China,	 mutasi	 pada	 virus	 ini	 bisa	
terjadi	satu	sampai	dua	kali	dalam	setiap	bulan	(Zhu,	et	al,	
2020)	 &	 (Santos	 &	 Passos,	 2021).	 Mutasi	 terjadi	 karena	
adanya	 perubahan	 urutan	 asam	 nukleat	 yang	 disebabkan	
oleh	penyisipan,	penghapusan,	penggantian,	atau	penataan	
ulang	 basa	 (nukleotida).	 Tidak	 semua	 mutasi	 bisa	
menyebabkan	 perubahan	 fenotif	 pada	 suatu	 organisme.	
Mutasi	 yang	 tidak	 mengubah	 fenotipe	 organisme	 dikenal	
sebagai	mutasi	 diam	 (silent	mutation)	 yang	 terjadi	 karena	
perubahan	 urutan	 basa	 pada	 materi	 genetik	 tidak	
menyebabkan	adanya	perubahan	urutan	asam	amino	pada	
tingkat	 protein.	 Sementara	 mutasi	 yang	 lain	 dapat	
menghasilkan	 protein	 baru	 atau	 mengubah	 fenotipe	
organisme	 (Duffy,	 2018).	 Walaupun	 virus	 SARS-CoV-2	
bermutasi	 lebih	 lambat	 dibandingkan	 banyak	 virus	 RNA	
lainnya	 karena	 adanya	 aktivitas	 proofreading	 pada	 virus	
tersebut,	telah	muncul	beberapa	varian	dari	virus	tersebut	
yang	menyebar	cukup	luas.	Berdasarkan	dampak	klinis	dan	
epidemiologinya,	 yaitu	 adanya	 peningkatan	 transmisi,	
virulensi,	 dan	 kemampuan	 untuk	 menghindari	 imunitas	
yang	terbentuk	dari	vaksinasi,	beberapa	varian	digolongkan	























yaitu	 fenomena	 mutasi	 pada	 virus	 SARS-CoV-2	 dan	 varian	 yang	 ditimbulkan,	 dengan	
menggunakan	kata	kunci	 “mutasi	SARS-CoV-2”,	 “variants	of	concern	 (VOC)”	dan	“B.1.1.7”,	atau	











untuk	menginisiasi	 terjadinya	 fusi	membran	 sebagai	 tahap	awal	dari	 proses	 infeksi.	Reseptor	
ACE2	umumnya	terdapat	di	sel	paru,	usus,	jantung	dan	ginjal	(Huang	Y,	2020).	Protein	S,	yang	
tersusun	atas	1273	asam	amino,	terdiri	dari	domain	S1	dan	S2	(Zhu,	et	al,	2020).	Domain	S1	yang	
memediasi	 perlekatan	 reseptor	ACE2	dibagi	 ke	 dalam	2	 sub	domain,	 yaitu	N-terminal	 dan	C-








Gambar	 1.	 Struktur	 dari	 protein	 spike	 SARS-CoV-2.	 Garis	 putus-putus	 vertikal	 merah:	
tempat	 pemotongan	 antara	 domain	 S1	 dan	 S2	 (S1/S2);	 garis	 putus-putus	
vertikal	 biru	 merupakan	 pemotongan	 S2	 (S2’/FP).	 FP:	 fusion	 peptide;	 HR:	
































Gambar	2.	Mekanisme	pengikatan	 virus	 SARS-CoV-2	dengan	Reseptor	 Sel	Host.	 Protein	









Desember	 2020,	 strain	 ini	 menjadi	 penyebab	 hampir	 60%	 kasus	 aktif	 COVID-19	 di	 Inggris	
(Iacobucci,	2021).	Saat	ini	varian	B.1.1.7.	telah	menyebar	ke	hampir	lebih	dari	100	negara	di	dunia	
(Davies,	et	al,	2021).	Di	Indonesia,	sejak	Januari	2021	telah	ditemukan	kasus	infeksi	COVID-19	
oleh	 varian	 B.1.1.7	 di	 beberapa	 provinsi	 yaitu	 Jawa	 Barat,	 Sumatera	 Selatan,	 dan	 Kalimantan	
Timur	(Rendana	&	Idris,	2021).	Karena	persebarannya	yang	sangat	cepat	maka	strain	ini	menjadi	
strain	 yang	 pertama	 kali	 ditetapkan	 sebagai	 VOC	 dari	 SARS-CoV-2	 (VOC-202012/01).	
Berdasarkan	penelitian	yang	telah	dilakukan,	persebaran	varian	ini	tidak	bergantung	dari	lokasi	
geografis,	jenis	kelamin,	usia,	dan	status	sosial	ekonomi	(Iacobucci,	2021).	
Varian	 B.1.1.7	 secara	 statistik	 43-90%	 lebih	 mudah	 menular	 dibanding	 varian	 lama	
(Davies,	et	al,	2021).	Secara	klinis,	varian	 ini	 juga	menyebabkan	peningkatan	resiko	kematian	
dibanding	 dengan	 varian	 lama	 virus	 penyebab	 SARS-COV2,	 terutama	 pada	 pasien	 usia	 lanjut	
(Iacobucci,	 2021).	 Davies	 et	 al	 (2021)	melaporkan	 bahwa	 analisis	 data	 dari	 2.245.263	 kasus	
positif	 SARS-CoV-2	dan	17.425	kasus	kematian	COVID-19	dari	 bulan	September	2020	 sampai	




















gen	 spike	 pada	 PCR	 akibat	 perubahan	 pada	 sekuen	 nukleotida	 dari	 gen	 target	 yang	 dikenal	



















sembilan	 mutasi	 pada	 gen	 protein	 S	 sebagai	 tambahan	 dari	 mutasi	 D614G	 termasuk	 mutasi	












Brazil	pada	akhir	 tahun	2020	hingga	awal	 tahun	2021	(Faria,	 et	al,	2021).	Peningkatan	kasus	
terjadi	 walaupun	 hasil	 studi	 seroepidemiologi	 menunjukkan	 lebih	 dari	 70%	 penduduk	 telah	
memiliki	 imunitas	 terhadap	virus	 SARS-CoV-2	 (Gambar	4)	 (Sabino,	 et	 al,	 2021).	 Secara	klinis,	
terjadi	peningkatan	resiko	kematian	akibat	COVID-19	sebesar	1.2	hingga	1.9	dibanding	periode	
sebelum	kemunculan	varian	P.1.	Namun,	estimasi	tersebut	belum	dapat	dipastikan	apakah	akibat	




























Varian	 ini	 pertama	 kali	 muncul	 sekitar	 April	 2021	 sebagai	 gelombang	 ke-4	 epidemi	
COVID-19	di	India.	Varian	ini	memiliki	12	mutasi	pada	protein	S,	namun	tidak	termasuk	mutasi	




lanjut	 (Wall,	 et	 al,	 2021).	 Selain	 itu,	 juga	 dilaporkan	 penurunan	 sensitivitas	 terhadap	 plasma	
konvalesens	pada	varian	ini	(Planas,	et	al,	2021).	











termasuk	 pada	 receptor-binding	 domain	 yang	 menyebabkan	 peningkatan	 afinitas	 dengan	
reseptor	ACE-2	sehingga	terjadi	peningkatan	virulensi	dari	virus	dan	transmisinya.	Karena	itu,	
pencegahan	 dari	 transmisi	 varian	 ini	 sama	 dengan	 pencegahan	 dari	 varian	 wild-type	 yaitu	
kedisiplinan	 dalam	 mengikuti	 prosedur	 kesehatan	 yang	 dikenal	 sebagai	 3M	 yaitu	 memakai		
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